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m (Eugleηα grαcilis Complex m のコア 1，コア 1，サブユニット







いる O その中，複合体E はユピキノールからチトクローム c に電子伝達をする複合体であり，そのサブ
ユニット構造については酵母や牛でよく研究されてきました。一方 Euglena は動植物両方の特徴を持
ち，進化的にも特異な存在です。 Euglena の複合体m は他のものとそのサブユニット構成は類似してい
るにも拘らず，チトクローム c，の構造には特異的なへム結合様式のあることが判明している。そこで
他のサブユニット，特に複合体Eの構造形成に不可欠とされるコア蛋白質に焦点を絞り，その全アミノ
酸配列を明らかにする為に cDNAのクローニングを行いました。 Euglena 複合体m に対する抗血清を
用いて cDNA ライブラリーのスクリーニングをf子ない，コア 1 ，コア 2 およびサブユニット 9 に支す応
するポジティブなクローンを得て，塩基配列を決定した。その結果，コア 1 ，コア 2 蛋白質はそれぞれ
494 , 474 個のアミノ酸からなる前駆体として同定された。しかし，蛋白質アミノ末端解析ではコア1 は
ブロクされていて同定できなかったので，全アミノ酸配列は判明したが，成熟蛋白質の大きさは確定で
きなかった。一方コア 2 蛋白質はアミノ末端解析の結果から， 432 個アミノ酸から成る成熟蛋白質にプ
ロセスされると推定された。サブユニット 9 前駆体は 100 個のアミノ酸から成り， 70個のアミノ酸から
成る成熟蛋白質にプロセスされることが分かった。今回決定した三つの前駆体蛋白質ともミトコンドリ
アに輸送するシグナールを持っておりプロセシングを受けることが分かった。両コア蛋白質はプロセシ
ングエンハンシングプロティン (PE P) ，ミトコンドリアプロセシングペプチダーゼ (MP P) およ
び他のコア蛋白質らと相同性を持ち， PEP-MPP- コア蛋白質ファミリーのメンバーだと判定した。
特に Euglena コア l 蛋白質は PEP と全領域にわたって高い相向性を (36%) 示した。 Euglena では
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PEPがまだ報告されていないが赤パンカビで見られるようにコア 1 がPEP の機能をも持っている
かどうか，興味深い所です。サブユニット 9 は他の生物の複合体Eサブユニットとアミノ酸配列上相同





ユニットに特異な性質があることを期待して大きいサブユニット 1 と 2 ，およびサブユニット 9
(9 kDa) の構造を cDNA クローニングとその塩基配列の決定により推測することに成功した。サブ
ユニット 1 と 2 は他の生物のものと近縁ではあるが，それらを比較することでこのファミリー全体の進
化的特徴を示した。また 9kDa サブユニットはユーグレナのみに見出された特異なものであるが，ウシ
のものとの比較から機能を推論した。以上崖さんの論文は博士(理学)の学位論文として十分価値ある
ものと認める。
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